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Zt (Litchi chinesis Sonn.) 果 实 酸 性 转化 酶 LcSAI 生物 信息 学 
和 表达 分 析 


董 蝴 ， 魏 永 赞 ， 王 飞 ， 郑 雪 文 ， 李 伟 才 * 
(中 国 热 带 农 业 科学 院 南 亚热带 作物 研究 所 /农业 部 热带 果树 生物 学 重点 实验 室 ， 广 东 湛江 524091) 


摘 X. 酸性 转化 酶 作为 芒 糖 代谢 中 的 关键 酶 ， 在 还 原 糖 积累 型 荔枝 中 表达 及 酶 活性 显著 高 于 其 糖 积累 
THEE. 为 了 全 面 了 解 酸 性 转化 酶 的 生物 学 特征 ,本 研究 通过 运用 生物 信息 学 方法 对 荔枝 果实 酸性 转化 
酶 LeSAI 基本 的 理化 性 质 、 和 蛋白 二 级 结构 、 亲 水 性 / 琉 水 性 、 跨 膜 结构 域 、 信 号 肽 、 磷 酸化 位 点 、 保 守 
结构 域 、 系 统 进化 进行 系统 的 分 析 ; 利用 qRT-PCR 技术 对 LcSAI 在 刀子 笑 不 同 组 织 和 果实 不 同 发 育 阶 
段 进行 表达 分 析 。 结 果 表明 : 荔枝 果实 酸性 转化 酶 为 定位 于 液 泡 的 杀 水 性 不 稳定 蛋白 ,无 信号 肽 ， 其 蛋 
白 的 二 级 结构 主要 有 无 规则 卷曲 和 延伸 链 构件 ， 并 散布 于 整个 蛋白 ， 在 N- 端 含有 一 个 跨 膜 区 ， 包 含 两 
个 保守 结构 域 ， 位 于 N- 端 的 Pfam DUF3357 结构 域 和 Glyco_32 结构 域 ， 属 于 糖 基 水 解 酶 基因 家 族 32 
超 家 族 ; 系统 进化 表明 与 龙眼 酸性 转化 酶 基因 同 源 , 不 同 组 织 间 LcS47 表达 水 平 为 雄花 > 根 > 嫩 茎 > 种 子 > 
嫩 叶 > 雌花 > 果皮 > 老 叶 ， 果 实 不 同 发 育 阶 段 LeS 表达 具有 特异 性 。 本 研究 为 深入 研究 LcSAI 果实 酸性 
转化 酶 基因 调控 芒 糖 代谢 途径 机 理 提 供 数据 依据 。 
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Bioinformatics and expression analysis of acid invertase LcSAI of 
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Abstract: As a key enzyme in sucrose metabolism, acid invertase expression and enzyme activity was 
significantly higher in reducing sugar accumulation litchi than in sucrose accumulation litchi. In order to fully 
understand the biological characteristics of acid invertase, this study systematically analyzed the basic physical 
and chemical properties, protein secondary structure, hydrophilic/hydrophobic, transmememal domain, signal 
peptide, phosphorylation site, conserved domain and phylogenetic evolution of LcSAI by bioinformatics, 
qRT-PCR was used to analyze the expression of LcSAI in different tissues and fruits at different developmental 
stages. The results showed that the acid invertase of litchi fruit was a hydrophilic unstable protein localized to 
vacuole, and there was no signal peptide. The secondary structure of the protein mainly consisted of irregularly 
coiled and extended chain members, which were scattered throughout the protein. LcSAI contained a 


transmembrane region at the N-terminus, including two conserved domains, the N-terminal Pfam DUF3357 
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domain and the Glyco 32 domain, belonging to the glycosyl hydrolase gene family 32 superfamily. 
phylogenetic evolution indicates LcSAI homology with the longan acid invertase gene, The LeSAI expression 
levels were male flower > root > young stem > seed > young leaf > female flower > peel > mature leaf, The 
expression of LcSAI in different stages of fruit development is specific, LeSAI expression reached a peak in the 
second week, then LcSAI expression dropped sharply in the third week, gradually increased in the fourth and 
fifth weeks, and decreased to a minimum in the eighth week of fruit development. This study provides a 
theoretical reference for further study of the mechanism of LcSAI fruit acid invertase gene regulation of 
sucrose metabolism pathway. 


Key words: Litchi, acid invertase, bioinformatics, expression analysis 


荔枝 (Litchi chinensis Sonn.) 是 岭南 名 贵 水 果 ， 有 “岭南 果 王 ”之 美誉 。 糖 与 果实 产量 和 质量 密切 相 
关 ， 在 果实 生成 发 育成 熟 过程 中 起 关键 作用 。 荔 枝 为 糖 直接 积累 型 果实 ， 果实 中 主要 糖 组 分 有 蔗糖 、 葡 
萄 糖 和 果糖 ， 这 三 种 糖 中 果糖 甜 度 最 高 ， 其 甜 度 约 是 葡萄 糖 的 3 倍 ， 蕊 糖 的 1.8 倍 ， 因 此 它们 的 含量 及 
比例 与 果实 的 甜 度 和 风味 有 着 密切 关系 , 研究 果实 糖 组 分 形成 特点 有 助 于 提高 果实 内 在 品质 。 落 枝 果 肉 
含 糖 量 高 ， 而 且 品 种 间 存 在 一 定 的 差异 ，“ 精 米粒 ”果肉 含 糖 量 占 鲜 重 的 15.3% 或 干 重 的 91.3%,“ 刀 子 
笑 则 占 鲜 重 的 14.6% 或 干 重 的 78.7%. 

荔枝 不 同 品种 的 糖分 构成 不 同 , 实质 是 不 同 酶 系统 调控 的 结果 ,而 酶 系统 及 其 活性 与 基因 表达 相关 。 
不 同 荔枝 品种 积累 的 主要 糖分 不 同 ， 如 “妃子 笑 '" 和 ' 黑 叶 ' 以 积累 还 原 糖 为 主 ，' 无 核 荔 "和 “糯米 米 ' 以 积累 
莽 糖 为 主 ， 这 些 糖 组 分 受 茂 糖 代 谢 相 关 酶 活性 的 调控 ( 王 惠 聪 等 , 2003; 杨 转 英 等 , 2012)。 研 究 表明 转化 
酶 是 分 解 蔗糖 成 为 还 原 糖 和 果糖 的 关键 酶 之 一 ， 以 积累 芒 糖 为 主 的 ' 糯 米粒? 药 枝 在 果实 成 熟 过 程 中 几乎 
检测 不 到 酸性 转化 酶 活性 ， 而 以 积累 还 原 糖 为 主 的 “妃子 笑 " 则 保持 了 高 的 酸性 转化 酶 活性 ， 说 明 酸 性 转 
化 酶 活性 可 能 与 荔枝 糖 的 积累 类 型 密切 相关 (Yang et al., 2013)， 因 此 研究 酸性 转化 酶 在 调控 荔枝 果实 糖 
积累 中 的 作用 机 制 具有 重要 的 意义 。 

Sturm. 等 (1990) 首 次 从 胡萝卜 中 克隆 到 酸性 转化 酶 基因 ， 随 着 高 通 量 测序 技术 及 生物 信息 学 的 飞速 
发 展 ， 目 前 已 从 番茄 〈 孙 威 等 ，2009) . HE FRETE, 20130 、 番 木瓜 〈 严 丹 凤 等 ，2014) . fff 
( 安 新 民 等 ，2001) . R ZIRE, 2003). WE EMBE, 201 ~ AA EEE, 2017) 
等 植物 中 分 离 出 酸性 转化 酶 基因 。 然而 目前 关于 荔枝 酸性 转化 酶 系统 分 析 尚 未 见报 道 , 基于 课题 组 妃子 
ee NS on 
因 含 有 完整 的 ORF，NCBI Blast 比 对 结果 表明 该 基因 与 Yang (2013) 从 精米 粕 假 种 皮 中 克隆 的 荔枝 
酸性 转化 酶 基因 AFP23357.1 同 源 性 为 97.98 %， 存 在 13 个 单 核 音 酸 差 异 ， 命 名 为 LcS41。 为 了 全 面 了 
解 酸性 转化 酶 的 生物 学 特征 ， a ei dn i ae 
因 的 基本 理化 性 质 、 亚 细胞 定 、 和 蛋白 二 级 结构 、 亲 下 水 性 、 信 号 肽 、 跨 膜 结 构 、 系 统 进化 及 在 不 同 组 
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织 及 果实 不 同 发 育 阶段 表达 情况 进行 系统 的 分 析 , 骨 在 为 下 一 步 对 LeSAL 功能 研究 及 其 应 用 提供 数据 支 
持 。 

1 材料 和 方法 

1.1 材料 


供 试 材料 为 妃子 笑 荔枝 , 采 自 中 国 热带 农业 科学 院 南 亚热带 作物 研究 所 荔 校 种 植 园 。 妃子 笑 荔 校 果 
实 酸性 转化 酶 基因 LeSAI (Unigene0007246) 通过 课题 组 妃子 笑 果 实 不 同 发 育 阶段 果肉 转录 组 数据 库 搜 
RAM Unigene0007246 全 长 为 2 226 bp, CDS 全 长 为 1929 bp， 编 码 643 aao 
1.2 荔枝 酸性 转化 酶 LeSAI 生物 信息 学 分 析 


LcSAI 的 基本 理化 性 质 通过 在 线 软件 EXPASY ProtParam tool (https://web.expasy.org/protparam/) f5i Jill 
分 析 ; LeSAI 的 亚 细 胞 定位 通过 在 线 工 具 Plant-mPLoc (http://www.csbio.sjtu.edu.cn/bioinf/Plant-multi/) 4 
Br: LcSAI 蛋白 的 二 级 结构 预测 通过 在 线 工 具 SOPMA SECONDARY STRUCTURE PREDICTION 
METHOD (https://npsa-prabi.ibcp.fr/cgi-bin/npsa automat.pl?pa ge=npsa_ sopma.html) 进 行 ，LcSAI 蛋白 的 
2 LK EXHI IE TE RIA ExPASY ProtScale (https://web.expasy.org/protscale/)7) Jt: LcSAI 蛋白 信号 肽 预测 
通过 在 线 工 具 SignalP 4.1 Server (http://www.cbs.dtu.dk/services/SignalP/)2) Wr; LeSAI 蛋白 的 跨 膜 结构 通 
过 在 线 软件 TMHMM Server v. 2.0(http://www.cbs.dtu.dk/services/TMHMM/) 分 析 , LecSAI 蛋白 的 磷酸 化 位 
点 采用 在 线 软件 NetPhos (http://www.cbs.dtu.dk/services/NetPhos/) 分 析 ，LcSAI 和 蛋白 的 保守 结构 域 利 用 在 
线 ME H NCBI CONSERVED Domain Architecture Retrieval Tool 
(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Structure/lexington/lexington.cgi?cmd-rps) 4) $r, 38 xf NCBI blast 比较 荔枝 
酸性 转化 酶 LecSAI 序列 的 同 源 性 ， 进 一 步 利 用 Clustalx 1.83. 软件 对 候选 序列 进行 多 重 序列 比 对 后 采用 
MEGA6.0 软件 Neighbor-Joining 法 构建 系统 进化 树 ， 分 析 与 其 他 物种 的 亲缘 关系 。 

1.3 荔枝 酸性 转化 酶 LeSAI 不 同 组 织 和 果实 发 育 阶 段 表 达 分 析 

采集 妃子 笑 不 同 组 织 样品 ， 采 集 新 抽 梢 的 幼 叶 、 老 熟 梢 的 成 熟 老 叶 、 花 期 雄 巷 、 雌 营 、 幼 根 、 成 熟 
果 的 果皮 、 果 肉 和 种 子 ， 果实 不 同 发 育 阶段 表达 分 析 采 集 果 肉 开 始 时 间 为 2019 年 4 月 11 日 (1 w) ， 
每 周 取样 ， 直 到 果实 成 熟 2019 年 5 月 30 日 (8w)， 共 8 周 ; 经 液 氮 速 冻 后 置 -80'C 冰 箱 保存 备用 。 不 同 
组 织 RNA 提取 使 用 华 越 洋 植物 RNA 提取 试剂 盒 ， 利 用 M-MLV 逆转 录 酶 (TaKaRa 公司 ) 合成 cDNA 第 一 
Hi. LcSAI 荧光 定量 引物 序列 为 Zecs41 qFW5'-TCAGCAGGTGAGGAAGAAGG-3'， LcSAI qRE 
S"TCAGGAGCCAATGTTGACCT-3! ;  LcActinFWS-GTGGTTCTACTATGTTCCCTG , LceActinRE 
5-CTCGTCGTACTCATCCTTTG; 引物 序列 委托 广州 艾 基 生物 技术 有 限 公 司 合成 。 使 用 仪器 Roche 480 
IL, SYBR Premix Ex TaqTM ( TaKaRa) 试剂 盒 ， 采 用 96 孔 板 ，qRTPCR 反应 体系 为 20 uL, PCR 产 
物 的 长 度 为 200 bp. RIGE PCR 的 反应 程序 如 下 : 94 C. 预 变性 2 min; 94 'C 15s, 58 'C 30s, 72 'C 
30s, 共 40 个 循环 。 每 个 样品 进行 3 次 重复 。 采用 205€ 法 计算 目标 基因 相对 表达 量 。 


2 结果 与 分 析 


2.1 LcSAI 蛋白 基本 理化 性 质 和 二 级 结构 分 析 
通过 ExPASY 预测 LeSAI 的 基本 理化 性 质 ，LcSAI 编码 643 TAER, EAHA TEN 72005.18, 
分 子 方程 式 为 C3270H4944Ngs00962S14， 理 论 等 电 点 为 5.18， 半 衰 期 为 30 h， 不 稳定 指数 为 39.30， 为 稳定 
蛋白 , 脂肪 指数 为 83.69, 亲 水 性 的 平均 值 为 -0.262, 为 亲 水 蛋白 ,LeSAI 蛋白 的 氨基 酸 组 成 中 亮 氨 酸 (Leu) 
含量 最 高 ， 高 达 9.2%; 而 半 胱 氨 酸 (Cys) 含 量 最 低 ， 低 至 0.5%。 从 整个 氨基 酸 带 电 蓓 情况 来 看 ， 带 负电 
荷 氨 基 酸 残 基 (Aspt+GIu) 总 数 为 71 个 ， 带 正 电荷 氨基 酸 残 基 (ArgtLys) 总 数 为 47 个 (图 1). Plant-mPLoc 
预测 亚 细 胞 定位 LeSAI 定位 于 液 泡 。LcSAI 和 蛋白质 二 级 结构 由 -螺旋 、B- 折 和 县、 无 规则 卷曲 和 延伸 链 组 
成 (图 2)， 其 中 无 规则 卷曲 比例 最 高 (359 aa, 55.83%)， 其 次 为 延伸 链 (152 aa, 23.6496) 、o- 螺 旋 (94 aa, 
14.6296), p-JT 3 EG EI (38 aa,5.91%)。 
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NIPSLLSPPAPSFSRRVPRGVEEGVSAKSNPSPFDEESSYNWTNAMF SWORTSFHFOPTRNWMNDPDGPL 
CCCCCCCCCCCCCCCCCCCChhhccccccccchhhcccccchhhhhhhhcccceecccCCcccCCCttCCe 
YHMGWYHLFYQYNPDSAVUGNI TWGHAV SRDLIHVILYLPIAMVPDOPYDINGVWTGSAT LLPDGOIVMLY 
eetcceeeeeeccttcceeeeeeeccccchhhhhhhececcececcceccecccccccceeectttceeeee 
TGDTAELVQVQNLAYPANLSDPLLLHWVKYSGNPVLVPPTHIAPKDFRDPTTGWIGPDGKUWRITIGSKIN 
ecccccccchhheecccccccchhhhecccttcceeccccccecccccccccceeectttceeeeeecccc 
GTGISLIYHTTDFKTYELVDHVLHAVPRTGMWECVDFYPVATINGSMGLDTSAGGPGIKHVLKASLDDTKL 
ccteeeeeecccccehhhccccccccttcceecccteeeecccccccceccccccccheeeeeeccttcc 
DHYALGTYDPDSDTUTPDNPEEDVGIGLRYDYGRYYASKTF YDOYRKRRILWGWINETDTEYDDLEKGVA 
ceeeeecccccccccccccccccceeeeeecccceeecceecctttcceeeeeeecccccchhhhhhhhh 
SVQTIPRTVLFDNKTGTNIIQUPVQEVESLRQRSIEFEDVLIEPGSIVPLDIGTATQLDIFAEFETALLE 
hhhcccceeeectttccceeecchhhhhhhhhhccecceccccccttceeeeeccccccchheeeeecccch 
SAGEEEGYSCKGGAINRSKLGPFGLLVIADDSLSELTPVFFRPTNTTNGTLDTYFCTDETRSTLAPEVQK 
hccccccccccccceccccccccteeeeeecccchhhheeeeeeecccttcceeeeeecccccccccthcec 
HIYGSTVRVLEGERYAMRVLVDHSIVESFAQGGRTVITSRIYPTEAIYGSARMFLFNNATGVNVKATLKTI 
ccccceeeecccccheeeeeecthheeeecttcceeeeeeccccccccttceeeeecttcccceeeehhh 
WQMNSAFIHPFPL 

hhhhhhhcccccc 


2 LeSAI 蛋白 二 级 结构 预测 分 析 
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Fig. 2 Prediction analysis of LcSAI protein secondary structure 


Fr 


F ProtScale 的 对 LeSAI 进行 杀 水 /破水 性 分 析 ( 算 法 : Kyte & Doolittle, 其 中 >0 RIR ZK 


性 ,数值 越 大 蛋白 疏水 性 越 强 ; <0 表示 亲 水 性 , 数值 越 大 蛋白 亲 水 性 越 强 )。 整 体 分 析 结 果 表 明 ，LcSAI 


(-2.689) 


2.2 LeSAI 


蛋白 信号 肽 预测 和 跨 膜 结构 分 析 


蛋白 存在 明显 的 疏水 区 和 亲 水 区 ， 虽 然 蛋 白 多 肽 链 的 43、44 位 氨基 酸 得 分 (3.156〉 比 395 位 的 最 低 值 
要 高 ， 但 亲 水 性 氨基 酸 数 目 (392 个 ) Lk 
测 一 致 ， 为 亲 水 性 蛋白 。 


性 氨基 酸 要 多 (243 个 ) ， 结 果 与 一 级 结构 预 


言 号 肽 大 多 位 于 氢 基 酸 序 列 的 N 端的 短 肽 链 , 一 般 长 度 为 $~30 个 氨基 酸 。 利 用 在 线 分 析 工 具 SignaIP 
号 肽 进行 预测 (图 3)， 显 示 LeSAI 蛋白 没有 信 
号 肽 ， 属 于 非 分 泌 蛋 白 ， 由 此 推测 LeSAI 蛋白 在 细胞 质 中 合成 ， 没 有 有 蛋白 转运 功能 。 


4.1 Server 


的 euk network 算法 对 LceSAI 蛋白 是 否 含有 信 


分 值 Score 


位 置 


tā C-score ` 
S 值 S score 
Y 值 Y-score 


Position 


iE: S-score: 信号 肽 的 分 值 ; C-score: 原始 剪 切 位 点 的 分 值 ; Y-score: 综合 剪 切 位 点 的 分 值 
Note: S-score: score of signal peptide; C-score: score of original shear site; Y-score: score of comprehensive shear site 


图 3 LeSAI 和 蛋白 信号 肽 预测 


Fig.3 LcSAI protein signal peptide prediction 


跨 膜 区 即 蛋 白质 序列 中 跨越 细胞 膜 的 区 域 ， 通 常 为 o- 螺 旋 结 构 ， 约 20-25 个 氨基 酸 残 基 ， 构 成 跨 腊 


区 和 蛋白 的 氮 基 酸 大 部 分 是 朴 水 性 氨基 酸 。 利 用 TMHMM 


果 表 明 ( 图 


4), LcSAI 在 43-63 氨基 酸 位 置 产生 1 个 跨 膜 


在 线 软件 对 LeSAI 


区 。 


Æ 
Ea 


白 进 行 跨 膜 结构 分 析 ， 结 
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4 LcSAI 蛋白 跨 膜 结构 预测 
Fig.4 Prediction of LcSAI protein transmembrane structure 


2.3 LcSAI 和 蛋白 磷酸 化 位 点 和 保守 结构 域 分 析 
利用 NetPhos 3.1 Server 在 线 软件 分 析 LcSAI 磷酸 化 位 点 ， 结 果 如 图 5 所 示 ， 可 能 的 蛋白 激酶 磷酸 


化 位 点 中 有 30 个 丝氨酸 (Ser)、26 个 苏 氨 酸 (Thr)、10 个 酷 氨 酸 (Tyr)。 


丝氨酸 Serine 一 一 
苏 氮 酸 Threonine 一 一 一 
REAR Tyrosine 一 一 一 
: WI Threshold —— 


磷酸 化 位 点 Phosphorylation site 


序列 位 置 Sequence position 


5 LeSAI 磷酸 化 位 点 分 析 
Fig.5 LcSAI phosphorylation site analysis 
利用 NCBI CONSERVED Domain Architecture Retrieval Tool. 工具 对 LeSAI 的 保守 结构 域 进行 分 析 
(图 0)， 结 果 表 明 该 蛋白 包含 两 个 保守 结构 域 ， 位 于 N- 端 的 Pfam DUF3357 结构 域 (13-117) 和 Glyco 32 
结构 域 (125-593)， 属 于 糖 基 水 解 酶 基因 家 族 32 超 家 族 。 
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图 6 LcSAI 保守 结构 域 分 析 
Fig.6 LcSAI Conserved Domain Analysis 


2.4 LcSAI. 系统 进化 关系 分 析 

通过 NCBI blast 比 对 分 析 发 现 ， 荔 枝 LeSAI 与 龙眼 (AKJ70978) X MI(AHB33921). Hbf 
(XP 024046763). 、 巴西 橡 胶 树 (CXP 021687094) Æ X (AFH77956) 、 桃 (XP 007218854) 、 可 可 
(XP 017972919)、 苹 果 (AFU56882)、 沙 梨 (BAG30919)、 葡 萄 (XP 002265534)SAI 氨基 酸 序 列 的 同 源 性 
分 别 为 95.18%、79.53%、77.81%、77.8%、77.48%、70.85%、75.43%、69.94%、70.35%、65.2%。 将 
荔枝 与 以 上 10 个 物种 进行 氨基 酸 序列 多 重 比 对 ， 结 果 表 明 荔 枝 LeSAI 与 其 它 物种 SAI 和 蛋白 有 高 度 的 
保守 性 ， 其 中 SN 端 Pfam DUF3357 结构 域 (13-117) 保 守 性 较 低 ， 不 同 物种 间 保 守 的 Glyco 32 结构 域 
(125-593) 也 存在 一 定 的 差异 。 将 以 上 不 同 物种 的 SAT 蛋白 利用 MEGA 6.0 软件 构建 系统 进化 树 分 析 ( 图 
7). LeSAI 与 同 为 无 患 子 科 的 龙眼 SAI 亲缘 关系 最 近 ， 为 直系 同 源 基因 。 苹 果 、 梨 、 桃 同 为 蔷 微 科 的 
SAI 进化 聚 类 在 一 起 ， 杀 缘 关 系 较 近 ; 同 为 大 戟 科 的 木 茵 和 巴西 橡胶 树 SAT 杀 缘 关系 较 近 。 


3EX AFU56882 Malus pumila Mill. 


£4 BAG30919 Pyrus 


*k XP 007218854. Prunus persica 


* € XP 002265534 Vitis vinifera 


949 
= mt XP 021687094 Hevea brasiliensis 


木 鞋 AFH77956 Manihot esculenta Crantz 
681 
可 可 XP 017972919 Theobroma cacao 


LcSAI 
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龙眼 AKJ70978 Dimocarpus longan 


503| 
神权 XP 024046763 Citrus reticulate Blanco 


Ææ AHB33921 Toxicodendron vernicifluum 


0.02 


7 35x LcSAI 氨基 酸 序列 与 其 它 物种 进化 关系 分 析 
Fig.7 Analysis of the relationship between the amino acid sequence of litchi LcSAI and other species 
2.5 LcSAI 在 不 同 组 织 部 位 及 果实 不 同 发 育 阶段 表达 分 析 
利用 qRT-PCR 技术 对 LecS47 在 妃子 笑 荔枝 不 同 组 织 部 位 及 果实 不 同 发 育 阶段 进行 相对 表达 分 析 ， 
结果 表明 : 妃子 笑 中 雄花 中 的 表达 量 最 高 ， 其 次 是 根 、 嫩 茎 、 嫩 时、 种子， 上 峻 花 、 果 皮 、 老 叶 中 表达 量 


Tita 
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在 第 3 周 急剧 下 降 ， 在 第 4/5/6 周 表达 量 逐 渐 升 高 ， 在 果实 发 育 的 第 8 LSA 的 表达 量 降 至 最 低 〔 图 


9) 。 
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图 8 荔枝 LeSAI 不 同 组 织 部 位 表达 分 析 
Fig. 8 Analysis of different tissue expression of LcSAI 
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9 z& x LcS4T 果实 不 同 发 育 阶段 表达 分 析 
Fig.9 Analysis of litchi pulp different developmental stages expression of LcSAT 


3 结论 与 讨论 


酸性 转化 酶 为 多 基因 编码 蛋白， 在 调控 液 泡 的 库 活 力 、 渗 透 压 、 糖 信号 、 芒 糖 积 累 、 芒 糖 浓 度 、 对 
外 界 胁迫 、 激 素 和 细胞 伸 长 等 发 挥 作 用 (Lu et al., 2017; Chikov et al., 2015; Zhang et al., 2014; Kulshrestha 
et al., 2013)。 前 人 借助 生物 信息 学 手段 对 枸杞 ( 雷 建 武 等 , 2014; 王丽娟 等 ，2014)、 番 木瓜 ( 严 丹 凤 等 ， 
20140 . HE CFRE, 2013) AA EE, 2017) 的 酸性 性 转化 酶 基因 进行 了 系统 的 生物 信息 
学 和 表达 分 析 。 本 研究 利用 生物 信息 学 手段 对 已 克隆 荔枝 果实 酸性 转化 酶 的 基本 理化 性 质 、 亚 细胞 定位 、 
跨 膜 结构 、 信 号 肽 、 磷 酸化 位 点 、 系 统 进 化 等 进行 预测 分 析 ， 该 基因 为 亲 水 性 和 蛋白、 包含 一 个 跨 膜 结构 、 
不 含 信 号 肽 ， 结 果 与 在 甘蔗 ( 牛 俊 奇 等 , 2014)、 枸 杞 ( 雷 建 武 等 , 2014)、 番 木瓜 ( 严 丹 凤 等 , 2014) 的 研究 一 
致 。LcSAI 蛋白 包含 两 个 保守 结构 域 ， 位 于 N- 端 的 Pfam DUF3357 结构 域 (13-117) 和 Glyco 32 结构 域 
(125-593)， 属 于 糖 基 水 解 酶 基因 家 族 32 超 家 族 ，LcSAI 编码 氨基 酸 与 龙眼 、 柑 橘 等 序列 相似 性 很 高 ， 
相似 性 范围 在 8599-9596, NJ 法 聚 类 结果 显示 ， 荔 枝 SAI 与 龙眼 酸性 转化 酶 为 直系 同 源 基因 ， 而 与 其 
他 植物 苹果 、 梨 、 桃 、 葡 萄 亲缘 关系 较 远 。 
酸性 转化 酶 基因 在 植物 不 同 发 育 阶段 以 及 不 同 组 织 中 时 组 成 型 表达 , 但 不 同 组 织 间 存在 表达 量 的 差 
异 ， 例 如 枸杞 ZpS47 在 各 组 织 中 表达 量 水 平 为 花 > 果 柄 > 果实 > 茎 > 叶 > 根 〈 王 丽 娟 等 ，2014) ; EA f 
中 不 同 发 育 阶 段 不 同 组 织 的 S47 表达 量 差异 较 大 , 叶片 中 547 表 达 量 逐年 下 降 ， 而 根 中 947 表达 量 则 逐 
EET Zp A 的 表达 量 在 第 二 年 达到 峰值 〈 备 衡 玲 等 ，2017) ; 甘蔗 SoS47 在 伸 长 期 至 生理 成 熟 
前 期 ， 未 成 熟 的 幼 叶 和 成 熟 叶 的 的 表达 量 高 于 老 叶 ， 而 茎 在 4 个 发 育 时 期 总 体 上 表现 为 幼 茎 二 成 熟 茎 
> 老 茎 ( 牛 俊 奇 等 , 2014)。 本 研究 表明 LSA 在 不 同 组 织 中 均 有 表达 ， 但 表达 量 存在 差异 ， 具 有 组 织 特 
异性 ， 其 中 在 雄花 、 根 、 种 子 、 嫩 茎 、 嫩 叶 中 表达 量 较 高 ， 而 在 雌花 、 老 时、 果皮 中 表达 量 最 低 ; LeSAI 
的 表达 在 果实 不 同 发 育 阶 段 具 有 特异 性 。 该 结果 与 甘蔗 中 研究 结果 相似 , 幼 嫩 的 组 织 LeSAT 表达 量 较 高 ， 
酸性 转化 酶 主要 在 快速 生长 的 幼 嫩 组 织 和 器 官 中 酶 活性 高 呈正 相关 相 一 致 ( 牛 俊 奇 等 , 2014)。 本 研究 基于 转 
录 组 数据 对 妃子 笑 LeSAT 进行 了 系统 的 生物 信息 学 和 表达 分 析 ， 对 今后 深入 研究 荔枝 SAT 基因 功能 
糖 积累 机 制 奠定 基础 。 
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